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Résumé

Les techniques actuelles de superovulation, de collecte et de transfert des embryons
chez les bovins permettent théoriquement la mise en place de nouveaux programmes de
sélection. Dans cet article, on aborde I’étude génétique d’un mode particulier de noyaux
de sélection, utilisant le transfert d’ceufs et en vue de la sélection d’un seul caractére : la
production laitiére. Ces noyaux ont pour fonction et nouveauté essentielles la production
systématique de trés jeunes meéres a taureaux connues sur une lactation suivant 2 collectes
d’embryons, qui commence en moyenne aprés la naissance des produits, de maniére a
raccourcir l'intervalle de génération sur les voies femelles. La méthode de testage des maéles
sur descendance et la méthode de production des péres a taureaux sont identiques a celles
utilisées & Pheure actuelle. Elles utilisent notamment le contrdle laitier national.

L’évolution génétique des veaux nés dans le noyau est comparée a celle des veaux
issus d’accouplements raisonnés dans le cadre d’un schéma classique, avec la contrainte que
le nombre annuel des méles testés et que les procédures de sélection sur la voie pére-fils
sont les mémes dans les 2 cas. Le raccourcissement de lintervalle de génération dans le
noyau et Putilisation de taureaux bien connus sont des facteurs favorables 4 une accélération
du progrés génétique en comparaison d’un schéma classique de référence tres efficace
(progrés génétique annuel = 0,23 écart-type génétique). Cette accélération est fonction
“de la taille du noyau et des parameétres techniques du transfert (nombre et taux de survie des
embryons). La supériorité est de ’ordre de 20 p. 100 quand la taille du noyau est comparable
a Peffectif du nombre de taureaux a tester, pour les paramétres techniques actuels (nombre
d’embryons par récolte = 4-5 ; taux de survie des embryons = 40-60 p. 100). La sensibilité
de ces schémas & ces paramétres est moins importante que celle des schémas proposés par
NicHOLAS & SMITH (MOET) en 1983.

Dans le court terme, les valeurs relatives du progrés génétique ne sont guére modifiées
quand ont tient compte dans les calculs de facteurs habituellement négligés (déséquilibre
de linkage induit par la sélection ; supériorité génétique vraie de reproducteurs apparentés
sélectionnés dans une population de taille limitée). En ce qui concerne le long terme, le
probléme de Pévolution vraie de la variance génétique, notamment dans les schémas de
transfert, n’a pas été réellement abordé.

Mots clés : Sélection, variance génétique, consanguinité, noyaux, transfert d’embryons,
bovins laitiers.
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Summary

Genetic improvement by embryo transfer within selection nuclei
in dairy cattle

With current techniques to induce superovulation and collect and transfer embryos
in cattle, the development of new selection schemes is theoretically possible. A genetic study
of a special type of selection nuclei using embryo transfer and intended for selection on one
trait only, i.e. milk production, is described in this paper. The systematic production of very
young bull dams evaluated from their 1st lactation following 2 embryo recoveries and
starting, on an average, after birth of the offspring so as to reduce the generation interval
along the female paths, represents the main role and novelty of these nuclei. The methods
used for the progeny testing of the males and production of bull sires were similar to those
applied at present, involving in particular the national milk recording data.

The genetic change in calves born within the nuclei was compared to that of
calves from planned matings within a conventional scheme. However, there were 2 constraints,
i.e. use of the same annual number of tested males and the same selection procedure along
the sire-son path in both cases. Reduction of the generation interval within the nuclei and
use of well-known bulls favored an acceleration of the annual genetic gain, compared to
a very efficient conventional selection scheme (0.23 genetic standard deviation). This accele-
ration depended on nucleus size and on some technical parameters of transfer such as embryo
number and survival rate. There was about a 20 p. 100 improvement when nucleus size
was the same as the annual number of bulls to be tested (present parameters : number of
embryos per recovery — 4-5 ; embryo survival rate — 40-60 p. 100). The sensitivity of these
programs to the above parameters was lower than that of the programs proposed by NicHOLAS
& SmiTH (MOET).

On a short-term basis, the relative values of genetic progress were not modified much
when factors such as linkage disequilibria induced by selection and true genetic superiority
of apparented breeding animals selected within a population of restricted size (usually
neglected) were included. On a long-term basis, the problem of true changes in genetic
variance, especially in transfer plans, has not been solved.

Key words : Selection, genetic variance, inbreeding, nuclei, embryo transfer, dairy cattle.

I. Introduction

Depuis les 5 dernitres années, la maitrise des techniques de superovulation, de
collecte et de transfert des ceufs chez les bovins a considérablement progressé (HEY-
MAN et al., 1983 ; CHUPIN & PROCUREUR, 1983). Dans le méme temps, les pro-
grammes de sélection chez les bovins laitiers ont eu tendance & s’intensifier et & se
rapprocher du maximum de leurs possibilités techniques. I est donc naturel de se
demander si I'utilisation systématique des précédentes techniques ne doit pas &tre
recommandée en complément des programmes habituels de sélection, en vue d’ac-
croitre le progres génétique qu’ils induisent.

L'idée que suggeére immédiatement Il'existence de telles techniques est qu’il de-
vient alors possible d’augmenter la pression de sélection le long des voies mere-fils
et mére-fille de transmission des génes. Un certain nombre d’auteurs se sont inté-
ressés a ces aspects (LaND & Hirr, 1975 ; CUNNINGHAM, 1976 ; KRAUSSLICH, 1976 ;
CHURCH & SHEA, 1977 ; JANDRAIN, 1977 ; PETERSEN & HANSEN, 1977 ; Mc DANIEL
& CasseLL, 1981 ; vaN VLEck, 1981 ; Mocquot, 1982). Leurs conclusions sont en
général négatives ou subordonnées a4 un abaissement trés sensible du prix de revient
du transfert (vAN VLEcK, 1981). En effet, I'accroissement de la pression de sélection
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le long de la voie mere-fils n’entraine qu’une augmentation faible (5 p. 100) du
progres génétique global dans 1’état actuel des techniques (3 4 5 veaux par an et par
mere collectée) et dans le cas d’'un programme de sélection déja trés efficace. Par
ailleurs, les progrés potentiels apportés par un renforcement de Ia sélection le long
de la voie mere-fille sont du méme ordre, alors qu’ils supposent une utilisation géné-
ralisée de la technique, synonyme d’un faible colt pour qu’il puisse étre supporté
par les éleveurs, et de complexes échanges entre élevages. Une intensification consi-
dérable des techniques de superovulation (20 veaux/vache/an) entrainerait une amé-
lioration sensible (de I'ordre de 15 p. 100) mais cette hypotheése n’est en général pas
considérée comme réaliste par les auteurs précédents.

A lopposé, NIcHOLAS (1979), NicHOLAS & SMiTH (1983) considerent que Puti-
lisation du transfert d’ceufs dans des noyaux fermés de sélection, concentrés dans
un nombre limité d’élevages, permet de réaliser des progrés génétiques considérables,
méme en les comparant a ceux fournis par des programmes classiques performants.
La supériorité pourrait étre de ordre de 30 a 50 p. 100. Il s’agit en quelque sorte
de la généralisation des résultats trouvés précédemment par Lanp & Hirr (1975),
ELSEN & Mocquor (1976) sur bovins de race a viande, avec un programme de
sélection de référence peu efficace, parce que ne faisant pas appel a l'insémination
artificielle et au testage sur descendance.

Les résultats de NicHoLAs (1979), NicHoLas & SMITH (1983) sont encourageants
dans le sens ou ils montrent que le transfert d’®ufs pour étre performant doit s’ac-
compagner d’une réduction de Pintervalle de génération, handicap bien connu des
programmes de sélection laitiére c’est-a-dire concrétement d'une collecte et d’un
transfert précoce des embryons. Tous leurs schémas reposent sur cette idée mais
impliquent apparemment P'adhésion a une centralisation des programmes de sélec-
tion, en dehors des structures collectives de I'insémination artificielle et du contrdle
laitier, telle que la propose Hinks (1978). Plus précisément, NicHOLAS (1979) envi-
sageait dans sa premiére étude une variante ol le testage des taureaux produits dans
le noyau se fait sur descendance, a l’extérieur de celui-ci. Mais cette idée n’est pas
reprise dans I’étude plus récente de NicHoLAs & SMITH (1983) ou les taureaux du
noyau sont sélectionnés sur ascendance d’aprés les performances des femelles du
noyau.

Une telle organisation n’est sans doute pas indispensable dans le cas ou les
structures collectives mentionnées précédemment sont développées. Nous examinerons
dans cet article si les idées fondamentales de NICHOLAS concernant le seul transfert
d’embryons ne peuvent pas étre purement et simplement transposées au cas général
des programmes de sélection collectifs et décentralisés, revenant ainsi 4 une idée
premiere de NicHoLAs. Notre critere essentiel de jugement sera le supplément de
progrés génétique apporté par l'utilisation précoce du transfert d’embryons, en compa-
raison 2 un programme de type classique, délibérément poussé aux limites de ses
possibilités.

Comme indiqué dans le titre, nous n’examinerons que les aspects techniques
(niveaux génétiques, coefficients de consanguinité) liés 4 une utilisation systématique
du transfert accéléré d’embryons dans les noyaux de sélection. Il s’agit 1a de la pre-
miére étape indispensable sur laquelle il est nécessaire de s’appuyer si I'on veut
répondre adéquatement aux questions posées par les sélectionneurs et qui concernent
la rentabilité éventuelle au niveau de la population générale, de l'introduction systé-
matique de techniques complexes et coliteuses dans les programmes de sélection.
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II. Matériel et méthodes

A. Schéma de sélection de référence

1. Situation du schéma

Le schéma décrit est supposé avoir atteint la phase asymptotique tant pour
Pévolution des niveaux génétiques que pour celle des coefficients de consanguinité et
de parenté.

2. Description du schéma

I s’inspire du schéma décrit par Ducrocq (1984) pour le cas d’une unité de
sélection de taille moyenne en France. La sélection est alors supposée n’étre effec-
tuée que sur un seul caractére : la production laitiére (h2 = 0,25). Cependant, il en
différe dans le sens d’une intensification encore plus poussée (tableaux 1, 2 et 3).

a) Intensités de sélection accrues le long des voies pere-fils et pére-fille
de transmission des génes

La cause essentielle de cette intensification repose sur un doublement supposé
de la fraction active de la population. Pour 400 000 vaches inséminées, on passe
dans notre cas de 100 000 a 200 000 vaches inséminées et contrdlées. Dans ces condi-
tions, 'unité de sélection teste 100 taureaux par an et non plus 50.

b) Réduction des intervalles de génération

Le délai d’obtention des index laitiers passe de 6 a 5,5 ans : on considére que
les inséminations de testage sont terminées 2 18 mois et non a 2 ans. Par ailleurs,
la durée dutilisation des taureaux, une fois connu l'index, n’est que d’une année
pendant laquelle tout le stock (50 000 doses/taureau) est épuisé.

3. Evolution des niveaux génétiques

L’utilisation de la formule de RENDEL & ROBERTSON (1950), permet d’aboutir
a un progrds génétique annuel de 0,226 écart-type génétique, soit une augmentation
de 18 p. 100 par rapport au schéma maximaliste de Ducrocq (tabl. 3). Les schémas
classiques mentionnés par les auteurs cités précédemment se situent notablement
en dessous du niveau envisagé ici. Seuls vaN VLEck (1981), NicaorAs & SMITH
(1983) s’en rapprochent avec une valeur de 0,20 écart-type génétique pour le progres
génétique annuel.

Si le critere de sélection laiticre est la quantité de matiere utile (MU), telle que
la définissent Poutous et al. (1981), [MU = 1 (Quantité de matiére grasse + 1,21
Quantité de maticre protéique)], I'écart-type génétique est d’environ 18 kg (BONAITI
& MocquoT, 1982) et la moyenne en premicre lactation d’une race comme la race
Pie-Noir est de 173 kg (Anonyme, 1982). Le progrés génétique annuel représente
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TABLEAU 1

Parameétres généraux du schéma classique de référence.

General parameters of the conventional reference scheme.

Etude B
de DUCROCQ Présente
(1984) étude
Paramétres génétiques
Héritabilité de la production laitiere ...................... 0,25
Répétabilité de la production laitiere .................... 0,50
Corrélation génétique entre 17 lactation et suivantes ...... 1
Paramétres démographiques
Effectif de femelles inséminées ................ ... ... ... 400 000
Population active (femelles contr6lées et d’ascendance connue) 100 000 200 000
Pourcentage de femelles en 17° lactation issues de testage .. 10 %
Ageau 1°"vélage .. ... o 2 ans
Intervalle entre vélages .......... ..., 1 an
Nombre d’I.A. nécessaires pour obtenir un veau né vivant .. 1,7
Mortalité des génisses de 0 a2 ans ................c..... 15 %
Pyramide des Ages des femelles (données du contréle laitier)| N° lactation | Pourcentage
1 26
2 21
3 17
4 13
5 9
6 6
7 4
8 2
9 1
10 1

CEX-TALIO & vt vttt ittt e

0,5
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TABLEAU 2

Parametres détaillés du schéma classique de référence.

Detailed parameters of the conventional reference scheme.

Etude
de Ducrocq Présente
(1984) étude
Voir pére-fils (n° 1)
Nombre de péres & taureau retenus par an .............. 3
Durée moyenne d’utilisation des péres & taureau .......... 2 ans 1 an
Voir pére-fille (n° 2)
Nombre annuel de taureaux mis en testage sur descendance 50 100
Nombre moyen de filles en premiére lactation, par taureau
de teStaBe . .. uv i i e e e e 52
Elimination en station pour d’autres critéres que ceux étudiés
(spermatogénése, aspect sanitaire...) .................... 25 %
Stock de semence disponible au moment de l'indexation .... 50 000 doses
Age a lindexation ............ ...t 6 ans 5,5 ans
Nombre maximal de doses utilisées/taureau et/an .......... 25 000 50 000
Durée maximale d’utilisation de la semence aprés indexation 4 ans 1 an
Durée maximale de prélévement des taureaux aprés indexation 3 ans 0
Quantité moyenne prélevée par taureau et par an aprés
indeXation .......c.coiiniiienrien it 15 000 doses 0
Besoin annuel en doses pour toute la population .......... 680 000
Nombre de taureaux de service ..........c....vevvuennnn 13

Voir meére-fils (n° 3)

N

Nombre de méres & taureau nécessaires par taurillon entrant
en station

Nombre de lactations connues nécessaires pour &tre mére a
taureau

Voir mére-fille (n° 4)

Fraction des éliminations aprés la premiére et la seconde
lactation dues & un niveau laitier insuffisant

Fraction des génisses connues sur ascendance
-— meére ayant au moins une lactation connue
— mére primipare

3%

75 %
22 %
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alors 4,08 kg MU, soit 2,4 p. 100 de la moyenne. D’aprés vaN VLEck (1981), le
progrés génétique annuel maximum possible se situe dans la zone 2-2,5 p. 100,
et peut-étre 3 p. 100.

TABLEAU 3

Supériorités génétiques des parents sélectionnés (1) et intervallles de génération (L)
pour le schéma classique de référence.

Genetic superiorities of the selected parents (I) and generation intervals (L)
for the conventional reference scheme.

Etude de Ducroc p 2
Voie de transmission (1984) e Présente étude
des génes
L 1 L 1
1 Pére-fils .......coviiiiiniennann.. 7,5 1,74 6,75 1,99
2 Pere-fille .............c. ... 7,5 1,17 6,30 1,43
3 Mere-fils ...oiiiiii it 6,6 1,88 6,60 1,88
4 Mere-fille ............coiiiiernn.. 5,6 0,43 5,60 0,43
Ensemble des voies .................... 6,8 1,305 6,31 1,432
Progrés génétique annuel (en unité d’écart-
type génétique) . .................... 0,192 0,226

L = Intervalle de génération (année).

I = Supériorité génétique des parents (écart-type génétique).

4. Evolution des coefficients de consanguinité et de parenté

a) Problémes théoriques

Le calcul strict de ces coefficients dans une population sélectionnée souléve
de nombreuses difficultés. C’est pourquoi les algorithmes généralement proposés ne
tiennent compte de la sélection qu’au travers de la réduction des effectifs d’animaux
reproducteurs par rapport aux populations dont ils sont issus. Tout se passe donc
comme si les coefficients considérés ne portaient que sur les loci correspondant i
des génes neutres vis-a-vis du caractére sélectionné, et en outre non liés aux génes
intéressés. Par ailleurs, le processus de sélection modifie la distribution des effectifs
totaux en familles et introduit une variance supplémentaire de la taille des familles
(ROBERTSON, 1961 ; BuRrROWS, 1984). Ce dernier calcule cette variance pour le pre-
mier cycle de sélection seulement, les hypothéses de calcul n’étant plus vérifiées
ultérieurement.
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b) Relations de récurrence asymptotiques

Comme il a été dit plus haut, on suppose que le schéma classique a atteint sa
phase asymptotique. Si 'on désigne par F; le coefficient de consanguinité moyen
des animaux nés l'année t, on a :

Fe—F,_ )/ (A —F_,) =1/2 N, L

ol N, désigne Peffectif efficace par génération et ou L désigne lintervalle de géné-
ration (HiLL, 1972).

HiLr (1979) a montré que Peffectif efficace par génération est donné par :

1/N, = (1/16 m) [2 + 0‘? + 2 (m/f) cov (1, 2) 4 (m/f)? ag]
+ (1716 f) [2 + (f/m)? O'g + 2 (f/m) cov (314) + di]

m est le nombre de méles par génération,
f est le nombre de femelles par génération,

et ou les ¢2 et Cov désignent les variances entre tailles de familles le long des 4 voies
de transmission du progres génétique,

voie 1 = voie pére-fils,

voie 2 = voie peére-fille,
voie 3 = voie meére-fils,
voie 4 = voie meére-fille.

La présence des taureaux de testage non retenus pour le service complique les
calculs. D’une part, on ne peut retenir I’hypothése classique de 1’égalité des espérances
de nombre de filles par taureau (calcul de cg) et d’autre part les effectifs de fils

et de filles par taureau sont liés (cov (1, 2) 5= 0).

Les calculs développés en annexe 1 permettent d’évaluer Iaccroissement annuel
du coefficient de consanguinité a 0,04 p. 100.

B. Schémas de transfert d’ceufs
1. Principes généraux

Ces schémas sont comme le schéma classique de référence consacrés a la sélec-
tion d’un caractére unique. La constitution du noyau de sélection ou sont appliqués
ces schémas a pour but la production de jeunes taureaux de testage, qui sont ensuite
testés dans les troupeaux ordinaires du contrdle laitier, suivant les procédures habi-
tuelles exposées au paragraphe A. Dans ces conditions, il est tout & fait naturel de
supposer que les modalités de la sélection le long de la voie pere-fils ne sont pas
affectées par l'utilisation du transfert d’embryons.

Par ailleurs, on suppose, a l'inverse de NicnorLas & SMITH (1983) que la loca-
lisation spatiale des femelles du noyau n’est pas limitée & quelques élevages, qu’elle
peut étre au contraire répartie sur un grand nombre d’élevages du contrdle laitier
et qu'elle peut varier d’'une génération a lautre, notamment & l'occasion de la mise
en place des embryons. « Noyau de sélection » n’est donc pas synonyme de « Noyau
d’éleveurs ». Cette supposition est effectuée pour préserver le caractere collectif des
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schémas de sélection frangais et pour se prémunir contre d’éventuels phénomenes
d’interaction génotype-milieu, biaisant les performances des donneuses sélectionnées.
Dans ces conditions, les femelles du noyau de sélection, y compris les donneuses,
doivent avoir une carriere de productrice aussi peu affectée que possible par les
opérations de sélection (dans le cas contraire, I'éleveur rejetterait le systéme ou
demanderait des compensations financiéres coliteuses). En fin de compte, ce contexte
général a un effet certain sur les modalités techniques des schémas que nous pro-
posons. En particulier, nous ne proposons pas un nombre de récoltes excessif qui
allongerait la période improductive ou lintervalle entre vélages : nous nous somines
limités a 2 récoltes.

Les modalités techniques des schémas ont été également directement influencées
par d’autres types de préoccupation.

Nous avons jugé préférable de ne pas retenir comme donneuses sélectionnées
les femelles ayant présenté certaines difficultés de reproduction, bien que les liaisons
génétiques entre performances de reproduction sur génisses et sur multipares sont
loin d’étre trés claires (JANSON, 1980 ; HANSEN et al., 1983). Les vaches non pleines
au bout de 2 inséminations suivant les 2 collectes ne sont pas prises en considé-
ration, de méme que l’ensemble de leurs descendants. Cette manitre de procéder

peut éventuellement contribuer & éviter d’introduire dans le programme certains génes
non favorables a la reproduction.

Par ailleurs, la possibilité d’une deuxiéme implantation d’embryons sur la méme
receveuse en cas d’échec de la premiére est admise de manicre a diminuer le nombre
total de receveuses nécessaires, ce qui contribue a diminuer le cott total de ’opé-
ration et surtout permet un meilleur choix des receveuses sur les critéres d’age et
d’état général (HEYMAN et al., 1983) aux dépens toutefois d’'un léger allongement de
Pintervalle de génération.

2. Schémas comparés

a) Schéma A (exemple numérique en fig. 1)

Toutes les femelles de renouvellement du noyau sont collectées a 16-18 mois
et leurs embryons transférés immédiatement. Le choix des donneuses sélectionnées
s’effectue 2 6 mois de lactation. (A cette époque les produits issus de transfert ont
9 mois d’4dge). Nous ferons l’approximation que cette sélection donne les mémes
résultats qu'une sélection sur lactation totale : en effet, les coefficients de corrélation
génétique entre la production a 6 mois de lactation et la production totale sont au
moins égaux a 0,95 (AURAN, 1976 ; DANELL, 1981). Le critére de choix des donneuses
est uniquement la propre performance. Aucune performance des collatéraux n’est
prise en considération pour ne pas risquer de sélectionner préférentiellement certaines
familles, paternelles notamment et d’accélérer en conséquence l’augmentation des
coefficients de consanguinité. Il s’agit 12 d’une précaution que nous avons choisi de
prendre mais dans Pabsolu, elle n’est nullement obligatoire.

La pression de sélection le long de la voie mere-fils et de la voie mere-fille est
uniquement déterminée par les besoins de renouvellement, fixes pour la premiére
voie (130 taureaux de 9 mois par an qui correspondent a 100 taureaux mis au tes-
tage aprés élimination de 25 p. 100 des taureaux sur la qualité de leur semence,
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Schéma de transfert A (les parametres sont les suivants : taille du noyau — 200.;
nombre d’embryons par récolte = 5 ; taux de survie des embryons = 40 p. 100).

Transfer scheme A (with the following parameters : nucleus size = 200 ;
number of embryo per recovery = 5 ; embryo survival rate = 40 p. 100).
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suivant une procédure classiquement effectuée) et variables en fonction de la taille
du noyau pour la deuxieéme voie.

Les veaux miles et femelles de renouvellement sont a la fois des veaux normaux
et des veaux issus de transfert, les pressions de sélection étant identiques pour ces
2 provenances. Il s’agit 1d d’une simplification qui affecte peu le progrés génétique,
qui est proche de 'optimum, étant donné que les dates de naissance des veaux nor-
maux et des veaux de transfert sont trés proches (comme on le verra, ce n’est pas
du tout le cas pour le schéma B). Ce schéma présente des analogies avec les schémas
« juvéniles » de NicHoLAs & SmiTH (1983).
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.

Schéma de transfert B (mémes paramétres que pour A).
Transfer scheme B (same parameters than for A).



510 J.J. COLLEAU

b) Schéma B (exemple numérique en fig. 2)

Dans ce schéma, I'organisation technique est moins pesante et donc plus suscep-
tible d’étre acceptée. D’une part, on ne collecte que de manire a satisfaire exacte-
ment les besoins de renouvellement en males et en génisses. D’autre part, la desti-
nation future des veaux males est connue dés leur naissance {(soit mise en testags, soit
possibilité de vente en boucherie), ce qui limite les frais d’élevage.

D’une manitre plus précise, les collectes ont lieu en début de deuxiéme lacta-
tion (au deuxieme et au quatritme mois de lactation). Le choix s’effectue sur les
performances en premiere lactation. Les veaux mailes de renouvellement sont tous
issus de transfert, les veaux males normaux issus du 2° vélage étant négligés. La
pression de sélection sur les méres est déterminée de maniére a fournir 130 taureaux.
Les veaux femelles de renouvellement proviennent a la fois des veaux normaux et
des veaux de transfert. A effectif constant de femelles de renouvellement, le progres
génétique annuel varie suivant le rapport : effectif de veaux femelles normaux / effectif
de veaux femelles de transfert. Il existe un rapport optimal, qui est systématique-
ment considéré dans la suite des calculs. Il conduit & privilégier l'utilisation des veaux
femelles normaux car ils diminuent Iintervalle de génération sur la voie mere-fille.
Les algorithmes de calcul figurent en annexe 2.

Le schéma B rappelle les schémas «adultes » de NicuoLas & SmiTH. Nous
n’avons pas retenu leur proposition d’effectuer les collectes au 10° mois de la
17 lactation car lintervalle entre premier et second vélage aurait été trés élevé
(21 mois au minimum). Dans notre schéma, lintervalle entre second et troisiéme
vélage est plus acceptable par I'éleveur (15 mois au minimum).

c) Schéma B’

En partant d’'une méme taille de noyau, le schéma B conduit a la mise en place
d’'un nombre plus réduit d’embryons que dans le schéma A. Dans le schéma B’,
au contraire, le nombre total d’embryons est le méme que dans le schéma A alors
que la taille du noyau est supérieure. Le calcul de la taille optimale est mentionné
en annexe 2. Clest toujours cetie taille qui est prise en considération par la suite.

d) Les schémas de Nicholas et Smith ou Moet
(Multiple Ovulation and Egg Transfer) comme les appellent leurs auteurs
(exemple numérique en fig. 3)

A des fins de comparaison, nous avons simulé P'application de la série de MOET
la plus efficace, notée JJ (Juvenile-Juvenile) par NicHoLAs & SMITH. Le choix des
femelles et des méles de renouvellement est en effet trés précoce et s’effectue uni-
quement sur ascendance, les performances correspondantes étant mesurées dans le
cadre du noyau de sélection. Les veaux normaux sont par ailleurs négligés.

La transposition numérique précise du MOET JJ s’effectue dans les conditions
suivantes :

— Lintervalle de génération mere-fils et mére-fille est égal i Dintervalle de
génération correspondant pour les veaux de transfert nés dans le schéma A.

— L’intervalle de génration pére-fils et pére-fille est égal a 1,75 an, I'dge
moyen des taureaux a l'insémination étant supposé égal 4 1 an.
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Schéma de transfert MOET JJ16 (mémes paramétres que pour A).
Transfer scheme MOET 1J16 (same parameters than for A).

— Aucun méile n’est éliminé d’aprés ’examen morphologique de la semence.

— L’index sur ascendance est celui proposé par NicHoLAs & SmiTH : il tient
compte des performances de la grand-mere maternelle (3 lactations), de la meére
(1 lactation), des pleines sceurs de la meére (1 lactation), des demi-sceurs paternelies
de la mére (1 lactation). Cette méthode est plus efficace qu'une sélection a 2 étapes,
d’abord sur le niveau laitier des grands-meres maternelles puis sur celui des meéres
et de leurs collatérales.

— Les paramétres de variabilité de la production laitiere, les parametres de
viabilité et de reproduction sont les mémes que dans les autres schémas.

Par ailleurs, il est nécessaire de se fixer le nombre de taureaux utilisés. Au vu
des résultats de NicHOLAsS & SMITH, nous avons retenu les variantes 16 et 32 pour
le rapport nombre de femelles/nombre de taureaux, car les plus performantes.

Finalement, aux schémas précédents (A, B, B’) nous adjoignons 2 MOET notés
JY 16 et JJ 32.
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3. Paramétres envisagés

a) Le nombre d’embryons transférables obtenu par vache traitée

La valeur de référence est considérée comme correspondant & 5 ceufs transfé-
rables/génisse traitée/collecte (ce qui correspond a 10 ceufs par génisse traitée puisque
nous supposons qu’il y a toujours 2 récoltes). Elie est effectivement déja obtenue en
France aprés un traitement hormonal 3 la FSH (CHUPIN & PROCUREUR, 1983). Une
hypothese pessimiste correspond 4 4 ceufs et une hypothése trés optimiste & 8§ ceufs.
Cette valeur pourra peut-étre étre atteinte dans le futur. Dans P’état actuel des tech-
niques, elle ne pourrait &tre obtenue qu’en utilisant la technique de duplication des
ceufs, avec obtention éventuelle de couples de vrais jumeaux, ce qui poserait a grande
échelle des probléemes génétiques nouveaux ou ameénerait a revoir les calculs (cas
de I’élimination d’un des jumeaux).

b) Le taux de survie des embryons

Il varie avec de multiples facteurs, notamment la technique de transfert (cervi-
cale/chirurgicale), l'utilisation ou non de la congélation, I’habileté des équipes tech-
niques tant au niveau du transfert que de la congélation (HEYMAN er al, 1983).
Toutes causes de variation confondues, la gamme de variation la plus communément
rencontrée se situe entre 40 p. 100 et 60 p. 100 de survie.

¢) La taille du noyau

Nous entendons par 1a I'effectif de femelles de renouvellement. Pour fixer les
idées, il correspond au nombre de génisses sélectionnées de 1 an et ceci quelque
soit le schéma du transfert envisagé. Certaines tailles de noyau sont insuffisantes
pour assurer la fourniture de veaux mdles pour le testage. Le paramétrage ne peut
donc pas é&tre totalement a priori. Compte tenu des besoins en veaux méles pour
notre cas particulier et des parameétres de démographie utilisés, nous avons donné a
la taille du noyau trois valeurs : 100, 200 et 400.

d) Le nombre total d’embryons transférés

Trois valeurs seront considérées : 1000, 1500 et 2000 embryons.

4. Constantes

et 12: S €14 Lo J R 50 p. 100
— Mortalité des veaux .................... 10 p. 100
— Proportion de génisses inséminées vélant aprés

1 ou 2 inséminations .................. 85 p. 100

— Taux de réforme entre le premier et le se-
cond VElage ..........iiiiiininiaena. 10 p. 100

— Proportion de donneuses ne donnant aucun
embryon transférable .................... 30 p. 100 (HEYMAN et al., 1983)

— Intervalle entre premier et second vélage .. 1 an
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— Taux d’élimination des taureaux en station

pour problémes de reproduction .......... 25 p. 100
— Coefficient d’héritabilité de la production lai-
121 (N 0,25 (Revue de MaaLA & HAN-
NA, 1974)
— Coefficient de répétabilité ............... 0,50

5. Calcul du progrés génétique asymptotique (en unité d’écart-type génétique)
a) Schémas A, B, B’
On applique la formule de RENDEL & ROBERTSON (1950) :
AG=0+L,+L+1L)/Li+L,+L; +L,

ou les I désignent les supériorités génétiques des parents (exprimées en unité d’écart-
type génétique) et ou les L désignent les intervalles de génération correspondant le
long des 4 voies pere-fils (1), pere-fille (2), mere-fils (3), mére-fille (4).

On a toujours I, =1, =1,99 et L, = L, = 6,8 (cf. voie pére-fils du schéma
classique de référence).

Dans le schéma A Ly =L,

Dans les schémas B et B/, cette égalité n’est pas vérifiée (cf. annexe 2).

b) Schémas JJ

On a dans ce cas :
I, = I, = notablement inférieur a 1,99
L,=L, =175
L; = Ly = Ly, (cf. annexe 2)

6. Calcul de l'augmentation annuelle asymptotique du coefficient de consanguinité

Une mesure pratique simple qui pourrait étre appliquée pour limiter la pro-
gression de ces coefficients consiste a utiliser systématiquement un taureau différent
a chacune des 2 collectes. Cette contrainte complique un peu [’établissement des

formules de calcul, dont le détail est donné en annexe 3.

Si Pon désigne par m, et f, les effectifs annuels de mailes et de femelles sélec-
tionnés, par L Tlintervalle de génération, I’évolution asymptotique annuelle du coef-
ficient de consanguinité F est égale approximativement a :

AM~Q@m, +2f)/16L2m,f,

7. Calcul des niveaux génétiques annuels dans le noyau

Ce calcul est effectué en utilisant la méthodologie de HiLL (1974) et de ELSEN
& Mocquot (1974), qui s’applique a des groupes d’animaux ou cohortes.
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Dans notre cas, les intervalles de générations sont courts et méme trés courts
dans certains cas. C’est pourquoi, la cohorte élémentaire prise en considération
correspond a une durée trés courte : 1 mois. Par ailleurs, des interpolations linéaires
ont été effectuées sur les fréquences de ces cohortes de telle fagon que les intervalles
de génération correspondant A ce processus soient rigoureusement égaux aux inter-
valles de génération réels, pris en considération dans le calcul du progrés génétique
asymptotique. Des jeux d’essais effectués sur des périodes de 100 ans ont montré
une excellente concordance entre les progrés génétiques asymptotiques évalués par
les 2 méthodes.

Dans ces conditions, la vitesse d’obtention du régime asymptotique a été évaluée
en calculant les coefficients de régression du niveau génétique sur l'année pour
3 périodes adjacentes (années 0 a 10, 10 a 20, 20 a 30) et en les comparant au
progrés génétique annuel obtenu par la formule de RENDEL & ROBERTSON.

III. Résultats

A. Progrés génétiques annuels asymptotiques

1. Sans contrainte

Les progrés génétiques obtenus, exprimés en p. 100 du progrés génétique fourni
par le schéma classique de référence, figurent au tableau 4. En dessous de ces
valeurs, figurent entre parenthéses les supériorités génétiques moyennes et les inter-
valles de génération moyens le long des 4 voies, exprimés en p. 100 des valeurs
homologues obtenues dans le cas du schéma classique. A titre d’exemple numérique,
des résultats plus détaillés concernant la combinaison (200, 5, 40 p. 100) sont montrés
dans le tableau 5.

Dans la plupart des cas, les schémas envisagés sont d’une efficacité supérieure
au schéma classique. Les supériorités génétiques le long des 4 voies sont inférieures
ou méme trés inférieures a leurs homologues du schéma classique, cependant la
réduction de P'intervalle de génération est dans la plupart des cas encore plus impo:-
tante, ce qui fait que le résuitat net des 2 phénomeénes est celui mentionné ci-dessus.
L’intérét principal de ces types de schéma est donc bien la réduction de Iintervalle
de génération.

La comparaison des schémas A, B et B’ & l'intérieur d’'une combinaison donnée
taille du noyau X nombre d’embryons X taux de survie des embryons permet de
mettre toujours en évidence la nette supériorité du schéma A sur le schéma B. Alors
que le premier est toujours supérieur au schéma classique {d’au moins 10 p. 100),
le second peut lui étre inférieur, et méme notablement (— 10 p. 100) dans certains
cas. La pratique de I'organisation du schéma B sur une taille de noyau plus impor-
tante, avec un nombre total d’embryons transférés identique au schéma A (sché-
ma B7) amliore un peu la situation mais sans pouvoir rattraper le niveau du
schéma A. L’inefficacité relative des schémas B et B’ tient en effet & une réduction
insuffisante de lintervalle de génération (— 15 p. 100) comparée A celle fournie
par le schéma A (—29 p. 100).
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TABLEAU 5

Détail des modalités de calcul du progrés génétique asymptotique pour un exemple
(taille du noyau = 200 ; nombre d’embryons par récolte = 5 ;
taux de survie des embryons = 40 p. 100).

Numerical example of calculating asymptotic genetic gain
(nucleus size = 200 ; number of embryos per recovery = 5;
survical rate of the embryos = 40 p. 100).

Schéma
A B B’ JJ 16 IJ 32

Nombre de maéles de renouvelle-

ment . ........cc0iiinnninnn 130 130 130 12,5 6,25

— NOTMAUX . o v vveeensrnrnns 194 0 0 0 (]

— de transfert .............. 110,6 130 130 12,5 6,25
Nombre de femelles de renouvelle-

MEBE . ot er e e 200 200 461,7 200 200

— normales ................ 29,8 36,4 101,7 0 0

— de transfert .............. 170,2 163,6 360 200 200
Nombre de péres des méles ... ... 3 3 3 12,5 6,25
Nombre de méres utilisables ....| 119 107,1 2472 119 119
Nombre de meéres de males nor-

MAUX . .ot teenneeenenannnnns 43 — — — —
Nombres de méres de méles de

transfert .................... 43 50,6 50,6 4.9 2,4
Nombre de méres de femelles nor-

males ............0iiiaan.. 66,2 80,9 226 — _
Nombre de méres des femelles de

transfert .................... 66,2 63,6 140 66,2 66,2
Supériorités génétiques

(en unité d’écart-type génétique) :

— voie pere-fils ou pére-fille .. 1,990 1,990 1,990 0,701 0,804

— voie meére-fils ............ 0,518 0,422 0,694 0,185 0,188

— voie mére-fille normale .... 0,355 0,208 0,208 — _—

— voie mére-fille de transfert .. 0,355 0,422 0,326 0,185 0,188
Intervalles de génération

(en année) :

— voie pére-fils ou pére-fille .. 6,75 6,75 6,75 1,75 1,75

— voie mére-fils ............ 2,235 4,031 4,031 2,198 2,198

— voie mére-fille normale .... 2,444 3 3 — —

— voie mére-fille de transfert .. 2,198 4,031 4,031 2,198 2,198
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TABLEAU 6

Progrés génétique en p. 100 de la référence (17° ligne) et taille du noyau (2° ligne)
en fonction du nombre total d’embryons transférés, du type de schéma de transfert,
du nombre d’embryons par récolte, du taux de survie des embryons.

Asymptotic genetic gains (first line) and nucleus size (second line)
according to total number of transferred embryos, transfer scheme, nucleus size,
number of embryos per recovery, survival rate of the embryos.

Nombre d’embryons
Nombre par récolte 4 5 8
d’embryons | gohama Taux de survie
transféxés | des embryons | 40% | 60 % | 40 % | 60 % | 40 % | 60 %
A 111 | 119 | 112 | 120 | 116 | 123
125 | 125 | 100 | 100 63 63
B 88 96 90 98 93 | 100
125 | 125 | 100 | 100 63 63
B’ 95 | 104 98 | 106 | 104 | 111
1000 235 | 342 | 232 | 335 | 226 | 324
17 16 86 | 109 99 | 120 | 123 | 141
125 | 125 | 100 | 100 63 63
77 32 98 | 121 | 111 | 131 | 134 | 152
125 | 125 | 100 | 100 63 63
A 115 | 122 | 117 | 123 | 120 | 127
188 | 188 | 150 | 150 95 95
B 93 | 100 95 | 101 98 | 104
188 | 188 | 150 | 150 95 95
B’ 98 | 106 | 101 | 108 | 107 | 113
1500 352 | 511 | 347 | 502 | 337 | 485
17 16 86 | 109 99 | 120 | 123 | 141
188 | 188 | 150 | 150 95 95
77 32 98 | 121 | 111 | 131 | 134 | 152
188 | 188 | 150 | 150 95 95
A 118 | 124 | 119 | 126 | 123 | 129
250 | 250 | 200 | 200 | 126 | 126
B 9 | 102 97 | 103 | 101 | 106
250 | 250 | 200 | 200 | 126 | 126
2000 B’ 100 | 108 | 103 | 110 | 108 | 115
468 | 680 | 462 | 667 | 448 | 645
17 16 86 | 109 99 | 120 | 123 | 141
250 | 250 | 200 | 200 | 126 | 126
77 32 98 | 121 | 111 | 121 | 134 | 152
250 | 250 | 200 | 200 | 126 | 126




NOYAUX DE SELECTION CHEZ LES BOVINS 519

La taille du noyau est un facteur essentiel de variation. Si les performances de
reproduction sont mauvaises, elle peut étre tout a fait insuffisante a pourvoir aux
besoins en taureaux : c’est le cas d’une des combinaisons envisagées (100 génisses,
4 embryons par récolte, 40 p. 100 de survie). Dans la situation de référence (5 em-
bryons par récolte), la taille a un effet trés net, quoique suivant la régle des ren-
dements décroissants (+ 5-6 points entre 100 et 200, + 4 points entre 200 et 400).
La cause premiére en est I'intensification de la sélection le long de la voie mere-
fils, puisque les besoins en taureaux sont fixés. A taille et taux de réussite fixés, le
nombre d’embryons a un effet sensible et curvilinéraire (4 4 points entre 4 et 5 em-
bryons et + 6 points entre 5 et'8 embryons). A taille et nombre d’embryons fixés,
les variations entre les extrémes supposés de taux de réussite ont un effet notable
(amplitude de 6 a 8 points suivant la taille). Dans la zone de la situation de référence
(5 embryons par collecte), une augmentation d’'un point du taux de réussite a le
méme effet que celle de 0,1 3 0,2 embryon supplémentaire par récolte.

Les MoET simulés a des fins de comparaison (JJ 16 et JJ 32) sont généralement
supérieurs au schéma classique, ce qui confirme les résultats de NicaoLas & SMiITH,
en dépit d’une part que notre schéma classique est encore plus intensif que le leur
et d’autre part que nous envisageons des hypotheses techniques en moyenne plus
pessimistes : dans notre situation de référence, le nombre de veaux utilisables par
vache est de 4,5 alors qu’il est de 8 pour ces auteurs. Les MOET montrent une grande
sensibilité (coefficient de régression du progrés génétique par rapport au parameétre)
aux résultats techniques en mati¢re de transfert : ils sont approximativement 3 fois
plus sensibles au nombre d’embryons et 2 fois plus sensibles au taux de survie que
les schémas de transfert A, B, B’. Ceci est parfaitement normal car les performances
de reproduction affectent alors les 4 voies de transmission du progreés génétique, par
rapport & 2 seulement pour ces 3 schémas. Dans la situation de référence, le sché-
ma JJ 32 est pratiquement équivalent au schéma A. Le schéma JJ 16 est bien en-
tendu inférieur au schéma JJ 32 puisque la pression de sélection des méles sur
ascendance est 2 fois plus faible.

2. A nombre total d’embryons constant

Il est possible que dans I’ensemble des coiits afférents 4 la mise en place de tels
schémas, ce soit le poste « mise en place des embryons » qui soit le plus important.
Dans cette éventualité, on peut effectuer les comparaisons 4 nombre total d’embryons
constant.

Le tableau 6 montre que le classement des schémas n’est pas modifié. Comme
on pouvait s’y attendre, la mise en ceuvre de cette contrainte fait baisser lUintérét
marginal du nombre d’embryons par récolte comparativement i celui du taux de
réussite : une augmentation d’un point de taux de réussite équivaut alors a celle de
0,4 embryon supplémentaire. La mise en place du schéma A devrait s’effectuer a
partir d'un nombre assez important d’embryons (minimum de ’ordre de 1 500) pour
que 'amélioration par rapport au schéma classique soit sensible (15 p. 100 et plus),
méme en cas de performances techniques de reproduction relativement défavorables.

B. Augmentation annuelle asymptotique du coefficient de consanguinité

Les résultats du tableau 7 montrent que d’une maniére générale I'augmentation
du coefficient de consanguinité est plus forte que pour le schéma classique (0,04
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p. 100 par an). Les schémas A, B et B’ présentent des valeurs qui ne dépendent
pratiquement ni de la taille du noyau ni des parameétres de reproduction. En fait,
ce sont essentiellement le nombre de peres et l'intervalle de génération qui inter-
viennent. En effet, le nombre de femelles est suffisamment grand pour que 3m, = 9
soit négligeable devant 2 f, et :

Af ~2/1612m, = 1/24 L2

L’augmentation du coefficient de consanguinité résultant des schémas JJ 16
et JT 32 est élevée, et méme trés élevée dans certains cas. Ceci provient du fait que
Pintervalle de génération est trés court (2 fois moins élevé que celui du schéma A,
3 fois moins élevé que celui du schéma classique) et du fait que les taureaux péres
sont tirés dans une population trés réduite de femelles.

Si 'on prend lexemple d’'un noyau de 200 femelles, avec 5 embryons par
récolte et 40 p. 100 de taux de survie des embryons, ’application du schéma JJ 16
améne A choisir sur ascendance 12,5 taureaux par an. Ces taureaux sont issus eux-
mémes de 12,5 taureaux et de 4,9 vaches. Les femelles de 1 an sélectionnées sur
ascendance sont au nombre de 200 et sont issues de 12,5 taureaux et de 66 vaches.
En ce qui concerne le schéma A correspondant, le nombre de taureaux péres est plus
faible (3) mais ils sont issus d’une population de 43 vaches, celle qui a servi a fournir
les 130 taureaux de testage annuels. Les femelles de 1 an sont issues de 3 peéres
et de 66 vaches.

TABLEAU 7

Augmentation annuelle du coefficient de consanguinité (p. 100)
en fonction du type de schéma de transfert, de la taille du noyau,
du nombre d’embryons transférables par récolte, du taux de survie des embryons.

Yearly increase of the inbreeding coefficient (p. 100) according to transfer scheme,
nucleus size, number of embryos per recovery, survival rate of the embryos.

Nombre d’embryons 8
Taille par récolte 4 5
du Schéma :
noyau Tdaeixef:bf;;r: 40% | 60 % | 40 % | 60 % | 40 % | 00 %
A — 0,22 | 0,22 | 0,22 | 0,22 | 0,23
B —_ 0,17 | 0,17 | 0,17 | 0,17 | 0,19
100 B — | 0,16 | 0,16 | 0,16 | 0,16 | 0,16
J¥ 16 — 123 | 1,12 | 1,42 | 1,47 | 1,95
JT 32 — 2,35 | 2,12 | 2,68 | 2,78 | 3,66
A 021 | 022 | 022 | 0,22 | 022 | 0,22
B 0,16 | 0,16 | 0,16 | 0,16 | 0,16 | 0,17
200 B’ 0,15 | 0,15 | 0,15 | 0,15 | 0,15 | 0,16
I7 16 0,50 | 0,62 { 0,56 | 0,71 | 0,74 | 0,97
J7 32 095 | 1,18 | 1,06 | 1,34 | 1,39 | 1,83
A 0,21 | 0,21 { 0,21 | 0,22 | 0,22 | 0,22
B 0,15 | 0,15 | 0,15 | 0,16 | 0,16 | 0,16
400 B’ 0,15 | 0,15 { 0,15 | 0,15 | 0,15 | 0,15
JT 16 0,25 | 0,31 | 0,28 | 0,35 | 0,37 | 0,49
JJ 32 0,48 | 0,59 | 0,53 | 0,67 | 0,69 | 0,91
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C. Vitesse d’obtention du régime asymptotique

Cette dernitre est évaluée en comparant d’une part les coefficients de régres-
sion du niveau génétique sur I'année (au cours de 3 périodes adjacentes de 10 ans)
et d’autre part, le progrés génétique asymptotique calculé par la formule de RENDEL
& ROBERTSON.

Les niveaux génétiques initiaux des femelles du noyau sont considérés comme
identiques aux niveaux génétiques des jeunes mdles contemporains destinés au testage.
Ceci est en effet tout a fait réalisable, au moins dans le cas de tailles de noyau
d’importance raisonnable.

Les valeurs obtenues sont remarquablement groupées. En raisonnant sur l'en-
semble des parametres envisagés (taille du noyau, type de schéma, nombre d’em-
bryons, taux de survie, période de 10 ans), soit 51 valeurs, aucune n’est extérieure
a lintervalle 99-102 p. 100 de la valeur asymptotique. On peut ainsi estimer que
le régime asymptotique est pratiquement obtenu immédiatement. La succession trés
rapide des générations en est probablement la raison essentielle.

IV. Discussion

A. Progres génétiques annuels

1. Evolution de la variance génétique

Les progres génétiques précédemment présentés sont trés élevés. Sont-ils notoi-
rement surévalués ?

Il est indispensable de se poser cette question car toute sélection intensive
entraine i long terme une augmentation de la consanguinité et une réduction de la
variabilité génétique. Si I'on prend en compte les algorithmes classiques, qui convien-
nent en fait & des populations non sélectionnées homologues en effectif, la réduction
annuelle de variance génétique est peu sensible pour les schémas de transfert des
types A, B, B’ puisqu’elle se situe entre 0,15 et 0,22 p. 100. Pour les MOET de
type JJ, le probléme se pose plus nettement comme le signalent d’ailleurs NICHOLAS
& SmitH, puisque les réductions annuelles sont de Pordre de 1 & 2 p. 100.

En fait, méme dans le cas oil le déterminisme génétique est simple (trés grand
nombre de loci non liés et additivité des effets des génes), 1’évolution de I’espérance
de la variance génétique dans les populations sélectionnées a effectif limité est
complexe et difficile & quantifier. En effet, interviennent pour la création de la
variabilité génétique a la génération g :

1. La sélection des parents a la génération g— 1, qui présente donc une va-
riance génétique moindre que celle de la génération g— 1. Par ailleurs, elle induit
un déséquilibre de linkage artificiel (BULMER, 1971) se transmettant partiellement

a la génération suivante (il n’affecte pas en particulier la variance intrafamille).

2. Le coefficient vrai de parenté a lintérieur d’'une famille de méme pére et
de méme meére.
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3. L’échantillonnage des gamétes produisent la génération g parmi tous les
gamétes possibles issus des parents sélectionnés a la génération g — 1.

Le premier point est développé en annexe 4, avec la transposition aux schémas
étudiés, en négligeant les 2 autres phénoménes. Comme BULMER (1971), MUELLER
& James (1983), nous nous sommes en outre placés dans le cas limite ol les fré-
quences alléliques sont stables. Le second point a été traité par FOUuLLEY & CHE-
VALET (1981), SORENSEN & KENNEDY (1983) : le coefficient de parenté entre 2 pleins
fréres (sccurs) est supérieur 4 1/4 et la variance génétique intrafamille est infé-
rieure a la moitié de la variance génétique initiale. Le facteur de correction nécessite
de connaitre les valeurs réelles de F (ceux qui seraient fournis par le pedigree),
qui mettent en ccuvre non seulement les effectifs (comme dans les formules clas-
siques) mais aussi les processus mémes de sélection (ROBERTSON, 1961, 1977 ; BUr-
ROWS, 1984). La réduction supplémentaire de variance due a I’échantillonnage des
gametes ne fait intervenir que des processus aléatoires. Le coefficient de réduction
est alors 1/2 N,, N, étant calculé suivant les relations classiques (DEMPFLE, 1975).

Dans ces conditions I’évolution asymptotique de la variance génétique n’est pas
aisée a calculer car elle fait intervenir notamment 1’évolution asymptotique vraie des
coefficients de consanguinité. Un traitement correct de ce probléme en ce qui
concerne nos schémas nécessiterait par la suite des simulations aléatoires, avec calcul
des coefficients F pour chaque individu.

Cependant les exemples numériques traités par BULMER montrent que les varian-
ces génétiques peuvent étre réduites de fagon trés significative (10 ou 20 p. 100),
en quelques générations, ce qui est sans commune mesure avec la décroissance asymp-
totique. Il parait donc sage de prendre en considération ce phénoméne de réduction
immédiate de la variabilité génétique, dans les évaluations de progrés génétiques,
en utilisant les approximations développées en annexe 4 et mentionnées précédem-
ment,

Si 'on admet que le coefficient d’héritabilité de la production laitiére est de 0,25
(6G = 0,50 unité physique) avant toute sélection, le progrés génétique asymptotique
obtenu avec le schéma classique passe alors de 0,226 & 0,177 écart-type génétique
vrai (4 ’équilibre) soit une réduction de 22 p. 100, réduction trés importante qui
s’explique non seulement par la réduction de I'écart-type génétique mais également
par la chute de précision des index de sélection. Si le coefficient d’héritabilité a été
calculé pendant la phase de régime asymptotique du schéma classique, le coefficient
d’héritabilité a I’équilibre est alors de 0,33 (¢G = 0,61 unité physique). Dans ce cas,
le progres génétique annuel calculé classiquement correspond i 0,239 unité du nouvel
écart-type génétique, valeur qui passe 3 0,186 quand on tient compte de Deffet
BULMER, soit une réduction de 22 p. 100 également. Toute cette série de valeurs
met en lumicre 'ampleur de P'incidence des déséquilibres de linkage induits tant par
la réduction des progrés génétiques réellement possibles (de I'ordre de 20 p. 100)
que par leur effet sur la signification des paramétres génétiques. En effet, dans
notre cas, le progrés génétique vrai exprimé en unités physiques peut varier, i la
limite, de 28 p. 100 suivant que les parameétres génétiques pris en considération sont
évalués avant ou aprés le processus de sélection (1°" cas : 0,177 ; 2° cas : 0,186
X 0,61/0,50).

Les schémas de transfert ont été traités de la méme maniére et ont montré eux
aussi une réduction importante du progrés génétique. Cependant, dans le cas des
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schémas A, B, B’ cette réduction est comparativement moindre que celle du schéma
classique : leur efficacité exprimée en p. 100 de ce schéma, augmente d’environ
5 points (tabl. 8). La supériorité trés nette du schéma A apparait alors (de Pordre
de 30 points d’écart en moyenne par rapport a la référence). Ce résultat tient au fait
que dans ce schéma la pression de sélection est en moyenne plus faible sur les voies
mere-fils et mére-fille et concerne des index de sélection en moyenne moins précis.
Toutes ces constatations sur les classements relatifs des schémas sont pratiquement
indépendantes de la signification de la mesure de I’héritabilité.

Dans le cas des schémas de type MOET, la pression de sélection est extrémement
élevée sur les voies mere-fils et mere-fille et surtout sur les voies pere-fils et pére-
fille. Cependant, elle a un retentissement plus faible sur les variances génétiques que
les autres schémas, en raison de la faible précision des indices de sélection (coeffi-
cients de détermination de Pordre de 0,10 & 0,12). De ce fait, la prise en considé-
ration des déséquilibres de linkage revalorise considérablement I'intérét des MOET
par rapport au schéma de référence (4 25 points environ) et par rapport aux autres
schémas de transfert (4 20 points), comme cela a été d’ailleurs signalé a Vauteur
par SMITH (communication personnelle).

2. Calcul de la supériorité génétique des reproducteurs sélectionnés

Méme dans le cas ol la variance génétique est bien connue, le calcul de ces
valeurs est en toute rigueur complexe si les populations sélectionnées sont a la fois
d’effectif limité, d’apparentement moyen important et réparties sur un petit nombre
de familles (HiLr, 1977, 1984). Les calculs exacts ont été effectués par cet auteur
dans des cas particuliers mais aucune approximation générale simple n’a été encore
proposée. Les biais de surévaluation présentés par le mode de calcul classique
(population infinie sans apparentement) ou par l'approximation de Burrows (1972)
(population finie sans apparentement) peuvent étre importants.

Les conditions précédemment mentionnées concernent toutes les voies de trans-
mission du progrés génétique de tous les schémas étudiés, particulierement les voies
pere-fils et pere-fille.

En ce qui concerne la voie pere-fils du schéma classique, le calcul classique
donne une supériorité de 1,99 unité d’écart-type génétique, celui de Burrows 1,93
et une premitre approximation, encore biaisée (HiLL, 1976), 1,91. En fait, la véri-
table valeur pourrait se situer aux alentours de 1,80 (résultat de 500 simulations
portant sur 100 taureaux issus de 3 péres, eux-mémes tirés au hasard). En I’absence
d’apparentement supposé, les simulations (500 également) permettent d’aboutir & une
valeur proche de celle de Burrows (1,94). En ce qui concerne la voie pére-fils du
schéma classique, les 5 valeurs correspondantes sont 1,43 ; 1,42; 1,41 ; 1,33; 1,43,

Dans ces conditions, la surévaluation du progrés génétique annuel obtenu par
le schéma classique pourrait étre de l'ordre de 5 p. 100 soit 0,01 écart-type géné-
tique, en négligeant I'erreur faite sur les voies mere-fils et mére-fille.

Le biais effectué sur les schémas de transfert A, B, B’ est encore plus important.
En conséquence, leur supériorité relative sur le schéma classique devrait étre diminuée
d’environ 2 & 3 points. Cette valeur est de I’ordre de grandeur de I’avantage (5 points)
donné & ces schémas par la prise en compte des déséquilibres de linkage. Les 2 effets
contradictoires, discutés aux paragraphes 1 et 2, s’annulant pratiquement, il est
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TABLEAU 8

Progreés génétique asymptotique en p. 100 de la référence
aprés prise en considération des déséquilibres de linkage induits par la sélection.

Asymptotic genetic gains (p. 100 reference)
taking into account the linkage disequilibrium induced by selection.

Nombre d’embryons
Taille par récolte 4 5 8
du Schéma T d :

noyau dos embryons | 40 % | 60 % | 40 % | 60 % | 40 % | 60 %
A — 121 | 118 | 125 | 125 | 131
— 119 | 116 | 123 | 123 | 129
B — 99 95 | 102 | 103 | 108
— 97 93 | 100 | 101 | 106
B’ — 106 | 103 | 110 | 111 | 117
100 — 104 | 101 | 108 | 110 | 116
JT 16 — | 136 | 125 | 148 | 151 | 170
— | 137 | 126 | 149 | 152 | 170
1T 32 — | 147 | 137 | 158 | 161 | 177
— 147 | 137 | 158 | 161 | 177
A 120 | 127 | 124 | 130 | 130 | 136
119 | 125 | 122 | 128 | 129 | 134
B 98 | 104 | 101 | 107 | 107 | 112
96 | 102 | 100 | 105 | 106 | 111
B 102 | 110 | 106 | 113 | 113 | 119
200 101 | 108 | 105 | 111 | 112 | 118
31 16 110 | 136 | 125 | 148 | 151 | 170
112 | 137 | 126 | 149 | 152 | 170
13 32 122 | 147 | 137 | 158 | 161 | 178
123 | 147 | 137 | 158 | 161 | 177
A 125 | 132 | 129 | 134 | 135 | 140
124 | 130 | 127 | 132 | 133 | 138
B 103 | 108 | 106 | 110 | 111 | 115
101 | 106 | 105 | 109 | 110 | 114
400 B’ 106 | 113 | 110 | 116 | 117 | 121
105 | 111 | 108 | 115 | 115 | 121
I 16 110 | 136 | 125 | 148 | 151 | 170
112 | 137 | 126 | 149 | 152 | 170
37 32 122 | 147 | 137 | 158 | 161 | 178
123 | 147 | 137 | 158 | 161 | 177

17e ligne : Le coefficient d’héritabilité de 0,25 a été calculé avant toute sélection (valeur finale : 0,18).
1st line : The heritability (0.25) was evaluated before any selection (eventual value : (0.18).

2¢ ligne : Le coefficient d’héritabilité de 0,25 a été calculé aprés instauration d’un nouvel équilibre
(valeur initiale : 0,33).

2nd line : The heritability (0.25) was evaluated after the new steady state (initial value : 0.33).
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possible de penser qu’au moins i court terme les valeurs du tableau 4 présentant la
supériorité relative des schémas de transfert, avec les simplifications désormais clas-
siques, ne devraient pas étre trop éloignées de la réalité.

B. Evolution des coefficients de consanguinité

Comme signalé précédemment, un traitement correct du probleme nécessiterait
Putilisation de la simulation aléatoire.

L’utilisation de I’algorithme de BuRRows (1984) pour le premier cycle de sélec-
tion des femelles du noyau améne & des résultats trés éloquents en ce qui concerne
la probabilit¢ de méme origine paternelle des femelles sélectionnées (tabl. 9). IIs
montrent clairement que dans les schémas A, B, B, il est effectivement plus sage
de sélectionner les femelles sur performances et non sur index global, cumulant
performances et index du pére (CoLLEAU & Poutous, 1973).

Le calcul de BurRrRow effectué au cours du premier cycle de sélection des
madles du noyau pour évaluer la probabilité que 2 méles sélectionnés aient la méme
origine paternelle permet d’obtenir une valeur bien supérieure 4 0,33 c’est-a-dire 0,48.
Qualitativement, on peut penser que 1’écart entre ces 2 valeurs n’est pas constant mais
diminue au fur et & mesure que la variance génétique se réduit mais ce résultat
obtenu en début de sélection montre bien les biais encourus par les évaluations clas-
siques d’augmentation de la consanguinité dans les schémas de sélection.

C. Ouverture du noyau de sélection

Ce noyau peut théoriquement voir son efficacité augmenter s’il regoit certaines
femelles de la population générale (JaMEs, 1977). L’étude numérique devrait &tre
entreprise ultérieurement. Il est néanmoins possible de penser que les taux optima
d’ouverture risquent de diminuer au cours du temps, en raison de la progression
tres rapide des niveaux génétiques dans le noyau. Par ailleurs, ces taux sont sans
doute faibles en raison de la grande supériorité génétique initiale du noyau sur
I’ensemble de la population femelle.

Plus intéressante est la perspective de l'utilisation de la supériorité éventuelle
d’une population extérieure, par exemple par importation d’embryons aboutissant a
une introduction dans le noyau de miles et de femelles extérieurs. La procédure
pratique optimale nécessite une étude spécifique.

Par ailleurs, si plusieurs noyaux de sélection fonctionnent simultanément dans
la méme race, il n’est pas interdit de penser qu’ils pourront s’échanger des repro-
ducteurs, notamment pour préserver la variabilité génétique, ou méme pratiquement
fusionner pour augmenter la capacité de testage global. La encore, les études numé-
riques correspondantes mettent en jeu de nombreux parameétres possibles, et il n’est
pas question ici de traiter cette nouvelle possibilité.

D. Introduction d’autres caractéres que la production laitiére

D’autres caractéres que la production laitiére peuvent étre introduits, a condition
toutefois qu’ils n’entrainent pas un ralentissement de lintervalle de génération, ce
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qui exclut pratiquement la prise en considération des caractéres de « fitness » (repro-
duction et résistance aux maladies) observables pendant la vie productive de la
femelle. Ceci est valable pour tous les schémas comparés, MoOET compris. Les pré-
cautions proposées pour les schémas A, B et B’ ne permettent de prendre en consi-
dération que la variabilité génétique de la reproduction avant le premier vélage,
ce qui n’est qu'une partie du probleme global de la reproduction femelle.

TABLEAU 9

Influence de la méthode de sélection sur la probabilité
pour que 2 femelles sélectionnées soient issues du méme pére (schémas A, B, B’).

Influence of the selection method (own performance or performance + sire evaluation)
on the probability that 2 selected females are sired by the same bull.

. . Méthode de sélection
Taille Pression
du noyau de sélection Tirage sur sur index

au hasard performance global

10 % 0,350 0,483

20 % 0,340 0,419

100 30 % 0.327 0,335 0,388
40 % ’ 0,333 0,369

60 % 0,330 0,346

80 % 0,328 0,332

10 % 0,354 0,489

20 % 0,343 0,423

200 30 % 0,330 0,339 0,392
40 % 0,336 0,373

60 % 0,333 0,349

80 % 0,331 0,336

10 % 0,356 0,491

20 % 0,345 0,425

400 30 % 0.332 0,341 0,394
40 % ’ 0,338 0,374

60 % 0,335 0,351

80 % 0,333 0,338

Une série importante de caracteres secondaires est celle concernant les perfor-
mances de croissance et de conformation bouchére. La prise en considération effec-
tive de ces caractéres dans les noyaux de sélection est nettement moins aisée que
pour les schémas classiques, tout au moins dans le cas du schéma A, qui est celui
qui nous semble le plus performant dans le cadre de la contrainte d’organisation
collective mentionnée au tout début.
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Il serait alors nécessaire de contrdler tous les méles dans des conditions rigou-
reusement définies (observation d’un protocole de contrdle individuel), c’est-a-dire
en clair de les récupérer tous aprés la naissance et de les regrouper en station ce
qui constitue une opération coliteuse. Les femelles pourraient étre éventuellement
contrflées en ferme, mais la précision serait moindre et par ailleurs, il faudrait
pouvoir contraindre les éleveurs a éliminer les femelles déficientes sur ces carac-
teres secondaires. Et finalement, tout effort de sélection dans ce domaine augmen-
terait d’autant la taille du noyau, le nombre de veaux mdiles a conserver, le nombre
de transferts a effectuer, c’est-d-dire entrainerait des colits supplémentaires impor-
tants, bien plus importants en tout cas que dans les schémas classiques (DucCrocQ,

1984).

Y. Conclusion

Les analyses numériques précédemment développées permettent de conclure que
les noyaux de sélection utilisant le transfert accéléré d’embryons (type A), dans
un cadre collectif défini comme condition de base, sont potentiellement efficaces
pour Pamélioration génétique de la production laitiere. En effet, ils induisent un
progres génétique d’au moins 20 p. 100 supérieur a celui d’'un schéma classique
trés bien mené. Cette valeur est obtenue avec les paramétres techniques actuels,
caractérisant la superovulation et le transfert des embryons, alors qu’elle ne pourrait
étre obtenue qu’avec une amélioration drastique des techniques, si le transfert n’était
utilis¢é que dans le cadre des schémas classiques (notamment sans changement de

I'intervalle de génération).

Les 2 raisons de lefficacité de ce type de noyau sont le cumul de 2 facteurs
trés favorables :

— diminution de Iintervalle de génération sur les voies meére-fils et meére-fille ;

— sélection des peres sur des index de sélection précis, exactement comme
dans les schémas classiques.

Dans la réalité, la conduite des noyaux de sélection pourrait étre nettement
plus complexe que celle décrite dans ce texte. Le noyau peut étre ouvert a la popu-
lation générale, & d’autres noyaux, a des populations exotiques. La sélection peut
porter sur d’autres caractéres que la production laitiere, bien que nous pensions que
leur prise en considération risque d’étre délicate.

Les perspectives paraissent suffisamment intéressantes pour aborder par la suite
des études tenant compte de ces possibilités et également de la dimension économique
correspondante.
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Annexes

A. Calcul de la variance des tailles de famille
dans le cas du schéma classique de référence

La relation de HiLL (1979) s’applique en faisant m = nombre de males par
génération = nombre de méles par année X intervalle de génération = 100 L. De
la méme maniére f = nombre de femelles par génération = 52 000 L.

Le calcul de la variance des tailles de famille d’origine paternelle est compliqué
par le fait que les peres n’ont pas la méme probabilité a priori d’avoir des descen-
dants & la génération suivante. On peut estimer quils se répartissent en groupes
différents & lintérieur desquels les probabilités sont les mémes. Si I'on désigne par
i Pindice groupe, T; péres auront au total D; descendants. Nous ferons I’approxima-
tion que pour un i donné, T; et Dy ne sont pas des variables aléatoires (effectifs par
groupe fixés). La variance totale de la taille de famille d se déduit alors simplement
et classiquement en fonction des sommes de carrés entre groupes et des sommes de
carrés intragroupes, ces derniers se déduisant immédiatement de la variance d’une
loi binomiale :

(DJ/T) 1—1/T)
soit :

v(d) = (/ETY[E T (DYT) — Dy + = D; (1 — 1/TY]
1 1 1

Pour la voie pere-fils :
T=100 T,=3 T, = 97
D = 100 D; = 100 D, =0

et v(d) = 021:33

Pour la voie pere-fille :

T = 100 T, = 13 T, = 87
D = 52000 D, = 47476 D, = 4524
et v(d) = o2 = 2530 000

En ce qui concerne les ascendants femelles, on considére que les probabilités
a priori sont identiques pour chaque femelle. On est alors ramené & la loi binomiale
et si le nombre de femelles est grand, on aura :

Gi#m/f o2 # 1

Le calcul des covariances entre tailles de famille est nécessaire pour les voies
pere-fils et pére-fille. On a alors dans ce cas 3 groupes de péres :

T = 100 T, =3 T, = 10 T; = 87

D = 100 D; = 100 D,=0 D; =0

D’ = 52 000 D’y = 10956 e = 36 520 s = 4524
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Le calcul des covariances s’établit a partir des sommes de coproduits entre grou-
pes pour la variable d (taille de la descendance chez les méles) et pour la variable d’
(taille de la descendance chez les femelles) ;

Cov (d, &) = [E T, (D/T) — DYDY T) — DH/T

On trouve alors que Cov(1,2) = 3132,

On a par ailleurs Cov (3, 4) = 0, puisque les probabilités a priori ne différent
pas pour les femelles.

B. Optimisation de schémas B et B’

Cette optimisation est effectuée algébriquement en utilisant la méthode de NEw-
TON:RAPHSON. Si la fonction a optimiser est notée y (t), la solution est Y = y(t)
ol t est la valeur de convergence de Palgorithme itératif :

tiy1 =t — Yita/ ¥'ta

a) Optimisation du schéma B

AG est le progrés génétique annuel calculé par la formule de RENDEL
& ROBERTSON et exprimé en unité d’écart type génétique.

N est la taille du noyau : n; + n,.

n, est le nombre de femelles de renouvellement issues de transfert.

n, est le nombre de femelles normales de renouvellement.

k, et k,  sont respectivement les nombres de génisses de transfert et de génis-
ses normales utilisables, obtenus pour une femelle donneuse.

N* est le nombre de méres potentielles (nombre de vaches en premiére
lactation ayant satisfait aux diverses exigences de reproduction).

On a N*/N = ¢ = constante (0 < ¢ < 1), ne dépendant que des seules régles
de démographie et de reproduction retenues.

P41 €t pyo  sont les pressions de sélection effectuées sur les méres des n, et n,
génisses respectivement.
ig; et iyn  sont les intensités de sélection correspondantes.

Ly et Ly, sont les intervalles de génération correspondants.

I, =1, = supériorité génétique sur les voies pére-fils et pere-fille.
I; = supériorité génétique sur la voie mere-fils.
L, L, L, les intervalles de génération correspondant & ces trois voies.

AG s’exprime alors en unité d’écart-type génétique par :

I + I, + I, + hN=1 (n, igy + Dy ig)

AG =
L; + Ly + Ly + N-*(n; Ly; + ny Lyy)
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Si 'on prend comme variable de dérivation p,;, on a :
n; = pgyy ky N¥  n, = N — py; ky N*

N, + I, + I3) + hN* (py ky is1 + Pao Kz ig2)

AG =
N(@; + L, 4+ L) + k{ N* py; (Ly; —Lyo)

o + hN* (pyy Ky 14y + pao Ko 140) _u

B+ vpu v

Le calcul des dérivées premiére et seconde de AG suppose le calcul des dérivées
premiére et seconde de u et de v.

En ce qui concerne le calcul de u’, on calcule :
b

O (P41 14q) Si X4 —1 i
_‘&l‘}l_zpu-—i‘*‘inzpn 2 —g+141=x41
Ops1 dpa1 Pu1

en désignant par x la valeur de la variable normale réduite au point de troncature.

d(Pazise) _ d(Piziw) BPn Ky X
OPa1 dp4e 4 ko 2
soit :
w = hk; N* (x41 — Xy40)
dxy, A
— = —~\/2mexp [x2_ /2
ooy VO /2]
x40 X4z OPs2 5
= . = (ks V2 exp[x2 /2] / k
dp4s dpsz Opar ! P 42 :
soit :

u” = — hk; N*\/ 25t (exp [x2 /2] + (k/ko) exp [x2,/2])

Par ailleurs :

b) Optimisation du schéma B’

Ici le nombre de meres potentielles N* est une variable. L’effectif correspondant
du noyau de jeunes génisses est N = N*/c.

Les parameétres de la voie mére-fils deviennent variables, la pression de sélection
le long de cette voie est p; = 130/k; N*, Pintensité de sélection est iy et I'intervalle
de génération est L, = L,;.

En revanche, n; devient constant.
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I, + I + bN—1 (Nig + ny; iy + D43 ig0)

AG =
L + Ly + Ly + N-1(ng Ly + ngp Lyo)

On prend comme variable de dérivation le rapport p¥ = n;/N qui amene a des
expressions plus simples que la pression de sélection py;, précédemment utilisée.

On a :
pa = cp}, /Ky Pz = c (1 —pj)/ke

p; = 130 cpjl/k1 Nyy
On a donc & optimiser la fonction :

L + I, +h(G; + le iy + (1 —PL) is0)
L, +L,+ Ly + Ly + P:l Ly — L)

AG =

a* + hi3 + hp:l i41 + h (1 —pi].) i42

u
N B* + v* 7, T
Le calcul de u’ permet d’aboutir i :
W= Xy — Xy + (X3 —ig) / p%,
Celui de u”, a :
uw=-—c \/Z_J-c_(k;l exp [x2 /2] + k! exp [x?ﬂ/Z]

+ (130/pfﬂnl k,) exp [x§/2]) — 2 (xg — i?,)/p;"‘l2
Par ailleurs :
vV =y v’ = 0.

C. Calcul de l'augmentation annuelle asymptotique
du coefficient de consanguinité

HiLr (1979) a montré que I’évolution asymptotique par génération des coeffi-
cients de consanguinité dans une population a générations chevauchantes est la
méme que celle d’une population a générations séparées et ayant les mémes effectifs
de reproducteurs par génération.

Si Pon veut calculer le coefficient de consanguinité F, & la génération g dans
la population équivalente a générations séparées, on évalue la probabilité de 3 si-
tuations possibles.

a) Les conjoints & la génération g— 1 sont issus des mémes parents a la géné-
ration g — 2.

— Probabilité = Probabilité a la génération g de tirer la méme mere (1/f)
X Probabilité conditionnelle de tirer le méme pere (1/2).

— Parenté =(1 + F,_, +2F,_;)/ 4
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) Les conjoints ont un seul parent en commun a la génération g — 2.

~— Probabilité = Probabilité & la génération g de tirer la méme mére (1/f) X
Probabilité de tirer un pére différent (1/2) 4+ Probabilité de tirer le méme pére
(1/m) X Probabilité de tirer une meére différente (1 — 1/f).

— Parenté = (1 + F, -+ 6F, ;)/8.

v) Les conjoints n’ont pas de parents communs a la génération g— 2.

— Probabilité = Probabilité a la génération g de tirer une mere différente
(1 — 1/f) X Probabilité de tirer un pere différent (1 — 1/m).

— Parenté = F,_,.
La relation de récurrence devient alors :

Fg= g—1+’a(1—2F—-1+Fg—2)
avec .
a=Q@m, +2f,—2)/16m,f,

On peut montrer que dans ce cas, 'augmentation du coefficient de consangui-
nité AF, = (F,—F, ;)/1—F,_; tend asymptotiquement vers o (L1, 1955, p. 210).

N

En revenant a P'augmentation annuelle, et non par génération, la limite de
AF est :
Gm,L+2f,L—2)/16L3m,f, # 3m, + 21£,)/ 16 L2m,f,

en désignant par ma et fa les effectifs annuels des males et des femelles.

Dans tous les schémas envisagés, une complication supplémentaire provient du
fait que la probabilité de tirer la méme meére n’est pas la méme suivant qu’il s’agit
de la voie mere-fils (f,; méres différentes) ou mére-filles (f,, méres différentes), ol
f.s est un sous-ensemble de f,,.

La probabitité de tirer la méme mere pour 2 individus différents est :

Vfy = (1/4£05) + (172 f13) (u/ fog) + 1/4 1,
(8, 8) (8, 9) (2, 9)
soit :
fn =4 fnS fﬂ4 / (fa4 +3 faS)

D. Réduction de la variance génétique par déséquilibre de linkage induit
a) Généralités

L’hypothese effectuée pour les calculs est la méme que celle adoptée par BULMER :
la sélection n’affecte pas les fréquences alléliques (ce qui suppose un trés grand
nombre de loci et également un trés grand nombre de reproducteurs). Par ailleurs,

on suppose qu’il n’y a pas de linkage vrai (taux de recombinaison = 0,5 pour tous
les couples de loci).

Pour tous les schémas envisagés, il est nécessaire de tenir compte du fait que
les males et les femelles contemporains peuvent ne pas avoir le méme niveau géné-
tique. Les variances génétiques & prendre en considération sont dans ces conditions
les variances intra sexe, puisque la variance entre sexes n’est pas mise @ profit par
la sélection.
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Pour un sexe donné, on a alors :

variance génétique = 1/4 (variance génétique des peéres correspondants) 4+ 1/4 (va-
riance génétique des méres correspondantes) + variance intra famiile de méme pére
et de méme mére.

Cette dernidre variance est par ailleurs constante et égale a la moitié de la
variance génétique initiale, dans le cadre des hypothéses effectuées.

La variance génétique d’un ensemble d’animaux sélectionnés, dans I'hypothése
simplificatrice d’une conservation de la normalité des distributions & chaque géné-
ration, est égale 3 V, (1 + K.CD) olt V, est la variance génétique de la population
d’otr ils sont tirés, CD le coefficient de détermination de I'index utilis¢, et K la réduc-
tion de variance des index, K = —i(i——Xx) ol i est la différentielle de sélection en
unité d’écart-type d’index et x la position du seuil de troncature dans la méme

unité.
b) Schéma classique de référence
1

A I’équilibre, on a :

Vi = 1/4 Vi (1 + K, CDy) + 174V, (1 + Ky CDy) + 1/2 Vo
(voie pere-fils) (voie mere-fils)

Var = 1/4 Vi 1 + Ko CDy) + 1/4 Ve (1 + Ky CDy) + 172 Vg
(voie pere-fille) (voie meére-fille)

En ce qui concerne les péres, on a :

CD, =CDy =n/[n—1+ 4(Vae + Vi) / Vanl
avece .

n = nombre de filles de testage par taurcau.

Vr = constante = variance des effets de milien = 0,75. La variance unité consi-
dérée dans la programmation des calculs est la variance phénotypique qui
serait obtenue avec ces mémes effets de milieu et un coefficient d’héritabilité
de 0,25.

En ce qui concerne les méres, on suppose que l'index de sélection représente
la moyenne de 1 lactations, ol 1 représente le nombre moyen de lactations (I = 4,6
sur la voie meére-fils et 1 = 3,6 sur la voie mere-fille). Il s’agit d’une approximation
puisque en fait les meres sont choisies sur un index combinant les performances,
lindex du pére et celui de la mére (Poutous et al., 1980).

On a alors :

CD = (Vap/(Var + V) / [1 + A — 1) (Var + Vga) /(Var + Vi)l
avec :
Vs = variance des effets milieu commun a toutes les lactations d’'un méme
animal = 0,25.

Les valeurs de K correspondent & des pressions de sélection de 0,03 ; 0,13 ; 0,003
et 0,70, respectivement.
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¢) Schémas de transfert A, B, B’

A T’équilibre, on a :

Van = 174V, (1 + K, CDy) + 1/4V, o (1 + K3 CDY) + 1/2 V,o

(voie pere-fils) (voie meére-fils)

Vap = 174V (1 + Ky CDy) 4+ 1/4 V,p (1 + K4 CD%) + 1/2 Vyo

(voie pere-fille) (voie meére-fille)

On a:

CD’y = CDYy = Vp/(Vap + Vi)

d) Schémas de transfert JJ16 et JI32

Vam = Vap = Vo =1/4V, (1 + Ky CD) + 1/4V, (1 + Kz CD) + 1/2 V,,

ot Ky et Ky correspondent aux pressions de sélection effectuées sur I'index généa-
fogique et ol CD désigne le coefficient de détermination de cet indice.

Liste des notations

Rapport N*/N.

Coefficient de détermination de I'index utilisé pour la voie v.
Nombre total de descendants du groupe i de peres.

Accroissement annuel de F.

Progrés génétique annuel.

Nombre de femelles par génération.

Nombre annuel de nouvelles femelies sélectionnées.

Coefficient de consanguinité.

Coefficient de consanguinité a la génération g.

Coefficient d’héritabilité.

Vh2.

Intensités de sélection correspondant & pgy, Pao-

Supériorité génétique des parents de la voie v (exprimés en unité d’écart-
type génétique).

Nombre de génisses de transfert par femelle donneuse.

Nombre de génisses normales par femelle donneuse.

Coefficient de réduction de variance pour la voie v = —i, (i, —X,).
Intervalle de génération le long de la voie v.

Nombre de maéles par génération.

Nombre annuel de nouveaux miles sélectionnés.

Nombre de femelles de renouvellement du noyau issue de transfert.
Nombre de femelles normales de renouvellement du noyau.

Taille du noyau (= n; + ny).
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N* Nombre de meéres potentielles.
N, Effectif génétique efficace.

Pa1, P42 Taux de conservation effectué sur les méres des génisses de renouvelle-
ment issues de transfert ou sur les meres des génisses normales de renou-

vellement.
p:‘l Rapport n;/N.
4 Nombre total de péres du groupe i.
v Indice voie de transmission du progrés génétique :
1 = voie pere-fils = voie pere-fille
3 = voie meére-fils 4 = voie mere-fille
41 = voie mere-fille de transfert 42 = voie mere-fille normale.
Var Variance génétique pour les femelles.
Vau Variance génétique pour les méles.
Vaio Variance génétique initiale.
Ve Variance de milieu.

X41, X4o Valeurs de la variable normale réduite au point de troncature correspon-
dant & pyy, Pyo.
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